





要旨 : 運動施設を定期的に利用している 20名（平均年齢 : 72.7歳，男性 : 13名，女性 : 7
名）の糞便を採取し。生活習慣病等の既往歴や体組成のデータを基に，関連性を分析した。
腸内細菌叢の解析には末端標識制限酵素断片多型分析法を用い，構成細菌を 28の Opera-



























ルコペニア予防効果」の研究に同意が得られた 20名（平均年齢 : 72.7歳，男性 : 13名，女性 : 7
名）を対象に実施した。なお，本研究の実施にあたっては，東北大学倫理審査委員会（承認番
号 : 2016-1-118，承認年月日 : 2016年 5月 30日），ならびに東北福祉大学研究倫理委員会にて























被験者の年齢および体組成成分について表 2に示した。BMIが 25以上の肥満者は 7名含まれ
ていた。また，高血圧の既往がある者は 8名であった。
3.2　腸内細菌叢の占有率について : 性別ごとの分析（図 1）
全体的には腸内細菌の中でも，Bacteroidesの占有率が平均 45.2%と最も高く，次いで Clos-


























数が Clostridium subcluster XIVa に多く含まれているという研究報告も
ある。




Clostridium cluster XI ヒト糞便では検出される例が多い。胆汁酸を 2次胆汁酸に変換する菌種が含まれる。
Clostridium cluster XVIII ほとんどの菌種は宿主に与える影響やヒト腸内での機能については未知の部分が多い。
文献 10）より一部改変，引用。
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3.3　腸内細菌叢の占有率について : 被験者毎の分析（図 2）
被験者ごとに，Bacteroidesの占有率が 20名中 16名で最も優勢であった。一方，Prevotellaあ





平均値 標準偏差 平均値 標準偏差 平均値 標準偏差
平均年齢 75.0 6.9 69.1 5.3 72.9 6.8
身長（cm） 166.0 6.3 157.1 4.2 163.0 7.0
体重（kg） 68.4 9.8 61.4 12.9 66.1 11.1
BMI（kg/m2） 24.4 3.6 24.7 4.4 24.5 3.7
骨量（kg） 2.8 0.3 2.4 0.3 2.6 0.3
体脂肪量（kg） 17.5 5.8 20.7 7.6 18.6 6.4
除脂肪量（kg） 51.0 6.3 40.8 5.9 47.6 7.8
骨格筋量（kg） 27.6 4.3 20.8 3.7 25.3 5.2
体脂肪率（%） 25.2 5.5 32.7 5.8 27.7 6.5
骨格筋率（%） 40.4 4.2 34.1 3.0 38.3 4.8
基礎代謝（kcal/d） 1,358.4 122.0 1,130.4 104.5 1,282.4 158.3
図 1.　腸内細菌叢の占有率 : 性別間の比較
115中高年の運動習慣者における腸内細菌叢の特徴と体脂肪率の関連性
3.4　腸内細菌叢の占有率と体組成の関連性
腸内細菌叢と体組成の関連では，Clostridium cluster IVと体脂肪率（r=0.47, p<0.05 : 図 3A），
および BMI（r=0.51, p<0.05）との間に正の相関関係が認められた。一方で，Clostridium cluster 


























し，Escherichia coli. Steptococcus，Lactobacillus，Clostridium perfringensが増加することを報告
していた13）。最近になって，次世代シーケンサーによる DNA解析の手法を用いて，0歳から 104
歳までの 367名の腸内細菌叢を調べた結果，ビフィズス菌を含む Actinobacteriaは 60歳以降に急
速に減少する一方，Proteobactriaの占有率は乳幼児と 80歳以上の高齢者で高くなることが報告
されている1） 。今回は 20名という少数から得た結果ではあるが，図 2に示したように被験者毎
図 3.　腸内細菌叢の占有率と体組成指標との関連性。A : Clostridium cluster IVと体脂肪
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